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- установить генеалогические связи через идентификацию или подтверждение предполагаемых родослов-
ных, что нельзя сделать сегодня, используя традиционные методы. 
Практика мирового животноводства показывает экономическую и хозяйственную эффективность этих ме-
роприятий, о чем свидетельствуют законодательные акты многих стран, предписывающие проведение обяза-
тельной генетической паспортизации племенных животных. 
Второе направление - это разработка методов реализации полученного генетического потенциала с исполь-
зованием методов трансплантации и in vitro. 
Применение клеточных репродуктивных технологий позволит: 
- эффективно использовать репродуктивный потенциал материнских форм; 
- получить дешевые эмбрионы; 
- повысить выход молодняка от генетически ценных особей; 
- ускорить темпы селекционной работы в молочном и мясном скотоводстве в десятки раз. 
Использование ДНК - технологий в селекционном процессе позволит устранить генетический груз наслед-
ственных заболеваний, оздоровить селекционно-племенное поголовье республики и повысить сохранность мо-
лодняка, количественные и качественные показатели продуктивности животных - на 15-20% за одно поколение. 
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Современные подходы к управлению генетической изменчивостью в селекции растений основаны на поло-
жениях экологической генетики об особенностях формирования и функционирования адаптивного потенциала 
высших организмов. В числе таковых должны стать принципиально новые взгляды на роль мутаций и реком-
бинаций у ячменя; на генетическую природу структурной организации и функционирование количественных 
признаков; на растение как интегрированную систему генетических детерминантов ядра и цитоплазмы; роль 
абиотических и биотических условий внешней среды, выступающих не только в качестве факторов отбора, но и 
индукторов мутационной и рекомбинационной изменчивости организмов. 
Известно, что целостность генома сорта защищена каскадом генетических систем, канализирующих процес-
сы генетической изменчивости и ограничивающих спектр доступных естественному и искусственному отбору 
рекомбинантов. Другими словами, status quo генофонда высших эукариот количественно и качественно под-
держивается множеством механизмов. И если роль генетической изменчивости, весьма относительна при есте-
ственной эволюции растений, то оказывается существенной в селекции ячменя, когда на создание новых высо-
копродуктивных сортов с высокими качественными показателями, устойчивых к модификационным факторам 
среды отводятся, лишь считанные годы 
Бесспорно, мы весьма далеки от полного использования той генетической изменчивости, которая обеспечи-
вается за счет традиционных методов селекции. Однако необходимость расширения и качественного изменения 
спектра доступной отбору генотипической изменчивости стала очевидной и неотложной. 
Рекомбинационная селекция обеспечивает непрерывное расширение спектра доступной отбору генетиче-
ской изменчивости хозяйственно ценных и адаптивно значимых признаков. Для этого широко применяют ме-
тоды эндогенного и экзогенного индуцирования генетической изменчивости, преодоления половой несовмес-
тимости между видами одного семейства, гаметофитного отбора, позволяющего на основе больших популяций 
пыльцы идентифицировать на искусственных фонах генотипы, функционально эквивалентные искомым спо-
рофитам и современные методы генной инженерии, в том числе ДНК-технологии (маркер-сопутствующая се-
лекция), позволяющие использовать генетические резервы скрытой мутационной изменчивости в селекционной 
практике. 
В селекции ячменя при выведении новых сортов перспективным является использование молекулярных 
маркеров (marker assisted selection, MAS). Метод MAS применим при селекции различных признаков и свойств. 
Условием для его использования является знание генетической зависимости признака, локализации соответст-
вующего гена или генов в хромосоме, а также доступность соответствующего маркера. У признаков за которые 
отвечает один ген, использование MAS очень просто, но в случае с количественными признаками, за которые 
отвечают несколько генов, складывается совершенно иная ситуация. Было установлено, что гены, определяю-
щие один количественный признак, в большинстве случаев сгруппированы в хромосоме одном или нескольких 
коротких отрезках, блоках, так называемых локусах количественных признаков (quantitative trait locus, QTL). 
Гены в этих блоках находятся друг с другом в генетической связи и потомству передаются в совокупности, по-
этому в этом случае также возможно использование MAS. 
В настоящее время уделяется большое внимание методическим подходам, позволяющим использовать MAS 
в селекции. Были локализованы гены и QTL разных агрономических свойств, урожайности, характера зерна, 
устойчивости к болезням - мучнистой росе, бурой ржавчине, сетчатой пятнистости, ринхоспориозу, фузариозу 
и вирусам. 
ДНК-маркеров разных признаков и свойств ячменя известно достаточно много, и их число растет. Однако 
практическое применение ДНК-маркеров в селекции ячменя в большинстве случаев ограничивается для при-
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знаков, за которые отвечает один ген. Ограничивающим фактором также являются довольно высокие расходы 
на оборудование, расходные материалы, реактивы и эксплуатацию соответствующих лабораторий, поэтому 
использование MAS рентабельно прежде всего для тех признаков, определение которых классическими мето-
дами трудоемко и дорого. Преимуществом MAS является возможность его использования уже в первых поко-
лениях и дня существенного сокращения цикла обратного скрещивания. Достоинства метода проявляются и в 
селекции устойчивости к некоторым болезням, таким как фузариоз, сетчатая пятнистость или желтая вирусная 
карликовость. Однако самую большую проблему составляет тот факт, что локализация найденных QTL дейст-
вительна в большинстве случаев только для отдельных популяций, и соответствующие маркеры нельзя приме-
нить для селекции в других популяциях. Поэтому в настоящее время использование MAS для количественных 
признаков в практических селекционных программах ограничено. Ограничивающим фактором является и то 
обстоятельство, что над локализацией генов и выделением маркеров работают, в том числе, и частные исследо-
вательские фирмы и лаборатории, результаты их труда не всегда публикуются или публикуются лишь частично 
и с опозданием. Когда же найденные маркеры становятся общественным достоянием, то они уже защищены 
патентом. 
В связи с вышеперечисленным, необходимо проводить исследования, направленные на поиск ДНК-
маркеров количественных и качественных признаков, определяющих адаптационную способность и устойчи-
вость к инфекционным заболеваниям ячменя, а также, позволяющих использовать скрытой генетический резерв 
мутационной изменчивости, которая является основой отбора и эволюциодвижущим фактором. 
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При создании свиней мясных генотипов, наряду с высокими мясными качествами, животные должны обла-
дать и высокой воспроизводительной функцией. Однако ввиду низкой наследуемости данных признаков, их 
увеличение требует значительных временных затрат. Одним из подходов повышения эффективности селекци-
онной работы является применение ДНК-маркеров, позволяющих вести отбор и подбор родительских форм на 
генном уровне. В соответствии с положениями популяционной генетики, количественные признаки, к которым 
относится размер гнезда, обусловливаются комплексом генов, каждый из которых, в большей или меньшей ме-
ре оказывает влияние на проявление данного признака. 
Исследования, представленные многими зарубежными учеными, свидетельствуют о возможности использо-
вания генов: ESR, PRLR, FSHI3 и RYR1 в качестве молекулярно-генетических маркеров многоплодия и других 
репродуктивных качеств свиней, в тоже время нет данных свидетельствующих о комплексном использовании 
их в оценке племенных животных. 
В ходе проведенных исследований было установлено, что в отдельности каждый из изучаемых нами генов 
ESR, PRLR, FSHp и RYR1 оказывает положительное влияние на показатели продуктивности свиноматок и хря-
ков-производителей мясных пород. Ген эстроген и его рецепторы определяют развитие вторичных половых 
признаков, ген пролактин и его рецепторы определяют биологическую способность свиней к многоплодию, 
выкармливанию поросят и созреванию ооцитов, ген бета-субъединица фолликулостимулирующего гормона 
регулирует фолликулогенез и рианодиновый рецептор - ген устойчивости к стрессу, косвенно влияет на репро-
дуктивные качества животных. 
Кроме того в связи с тем, что среди маток белорусской мясной породы было выявлено 23% животных с му-
тацией в гене RYR1, которая оказала негативное влияние на проявление признаков воспроизводительной функ-
ции, представляет интерес выявления частоты встречаемости комплексных генотипов и комплексного влияния 
генов ESR, PRLR, FSHp и RYR1 на показатели продуктивности свиноматок и хряков-производителей. 
Изучение концентрации комплексных генотипов в популяции свиноматок белорусской мясной породы вы-
явило наличие 24 комплексных генотипов. 
Самую высокую концентрацию имели сочетания генотипов ESRABPRLRAAFSHpBBRYRlNN (16,5%), 
ESRAAPRLRBBFSHpBB RYRl1™ (11,7%) и ESRABPRLRABFSHpBBRYRlNN (11,3%). Доля встречаемости остальных 
сочетаний была представлена незначительным процентом особей в популяции. 
Оценка влияния комплексных генотипов генов ESR, PRLR, FSHp и RYR1 на показатели многоплодия пока-
зала, что наибольшее количество рожденных (13,8) и живорожденных (12,4) поросят наблюдалось у маток с 
сочетанием генотипов ESRBBPRLRAAFSHpBBRYRlNN. Наименьшие значения данных признаков (10 и 8,8 поро-
сят, соответственно) имели животные с сочетанием генотипов ESRABPRLRABFSHpBBRYRlNn. 
Сочетания изучаемых генов с предпочтительными генотипами оказывали положительное влияние и на мас-
су гнезда при рождении. Установлено, что наиболее высокую массу гнезда при рождении 17,97 кг имели 
животные с сочетанием генотипов ESRBBPRLRAAFSHpBBRYRlNN, наименьшую - 14,12 кг с сочетанием 
ESRABPRLRABFSHpBBRYRlNn. При изучении ассоциации полиморфизма генов ESR, PRLR, FSHp и RYR1 с вос-
производительной функцией хряков-производителей, выявлено положительное влияние на оплодотворяемость 
маток, и количество живорожденных поросят у маток, оплодотворенных спермой хряков-производителей лишь 
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